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A avaliação simultânea de características qualitativas e quantitativas é uma excelente ferramenta na estimação 
da divergência genética entre acessos de bancos de germoplasma. O presente estudo objetivou caracterizar e 
estimar a divergência genética entre acessos de soja tipo alimento com base em descritores qualitativos e 
quantitativos por meio do algoritmo de Gower, além de identificar possíveis combinações promissoras entre os 
acessos avaliados. Foram estudados 64 genótipos de soja, sendo 60 acessos de soja tipo alimento, dois padrões 
comerciais também destinados à alimentação humana e dois padrões comerciais tipo grão. Três características 
qualitativas e sete quantitativas foram utilizadas para estimar a divergência genética entre os genótipos. O 
experimento foi conduzido na área experimental da Universidade Estadual de Londrina durante a safra 
2015/2016, utilizando o delineamento de blocos completos ao acaso, com quatro repetições. Foi observada a 
presença de variabilidade genética para todas as características avaliadas. A característica produtividade de 
grãos foi a mais eficiente na discriminação dos acessos avaliados, enquanto que a característica altura de 
planta apresentou menor contribuição. O método UPGMA apresentou o maior coeficiente de correlação 
cofenética, permitindo a formação de seis diferentes grupos. As hibridações AL06 × AL22 e AL07 × AL22 são 
promissoras para obtenção de genótipos superiores destinados ao consumo in natura e produção de leite de 
soja e tofu. A combinação AL13 × AL60 é considerada favorável para obtenção de genótipos destinados à 
produção de natto. A utilização dos acessos AL12 e AL13 como genitores é vantajosa para obtenção de 
genótipos destinados à produção de kuroname. 
Palavras-chave: Glycine max L.; análise multivariada; descritores qualitativos; descritores quantitativos. 
 
GENETIC DIVERSITY AMONG FOOD TYPE SOYBEAN ACCESSIONS BASED ON GOWER ALGORITHM 
 
ABSTRACT 
The simultaneous evaluation of qualitative and quantitative traits is an excellent tool to estimate the genetic 
divergence among accessions of germplasm banks. The present study aimed to characterize and estimate the 
genetic divergence among soybean food type accessions based on Gower algorithm and identifies promising 
combination among accessions evaluated.  A total of 64 soybean genotypes were studied, which 60 are food 
type soybean accessions, two are commercial cultivars also for human consumption, and two are grain type 
commercial cultivars. Three qualitative and seven quantitative traits were used to estimate the genetic 
divergence among genotypes. The experiment was carried out in the experimental area of the Universidade 
Estadual de Londrina during 2015/2016 season, using a randomized complete block design with four 
repetitions. It was observed the presence of genetic variability to all traits evaluated. The grain yield trait was 
the most efficient in discriminating the evaluated accessions, while plant height showed lower contribution. 
The UPGMA method showed the highest coefficient of cophenetic correlation allowing the formation of six 
different groups. The crossings AL06 × AL22 and AL07 × AL22 are promising for obtaining superior genotypes 
destined to the in natura consumption and production of soy milk and tofu. The combination AL13 × AL60 is 
considered favorable for obtaining genotypes destined to natto production. The use of the AL12 and AL13 
accessions as parents is advantageous for obtaining genotypes for the production of kuroname. 
Keywords: Glycine max L.; multivariate analysis; qualitative descriptors; quantitative descriptors. 
 
48 
Colloquium Agrariae, v. 14, n.4, Out-Dez. 2018, p. 47-57. DOI: 10.5747/ca.2018.v14.n4.a248 
INTRODUÇÃO 
A soja [Glycine max (L.) Merril] é considerado 
um alimento nutritivo que, além das suas funções 
nutricionais, pode desempenhar importante papel 
funcional no organismo com ação benéfica à saúde 
pela prevenção do aparecimento de diversas 
doenças (HEA; CHEN, 2017). Embora menos de 5% 
da produção mundial de soja sejam destinados ao 
consumo humano, nichos de mercado para soja 
tipo alimento vêm crescendo no mundo todo, 
principalmente pelas suas inúmeras formas de 
utilização como, por exemplo, na forma de brotos, 
tofu (queijo de soja), natto (fermentada), edamame 
(vagens imaturas), kuromame (soja doce) e saladas 
(YOKOMIZO et al., 2000; HIRAKURI; LAZAROTTO, 
2014; CARRÃO-PANIZZI et al., 2016). 
A caracterização e avaliação de bancos de 
germoplasma são realizadas tanto para 
características qualitativas quanto para 
características quantitativas, porém as análises e 
interpretações de forma independente entre esses 
dois tipos de variáveis podem resultar em uma 
incompleta distinção entre os acessos avaliados. 
Dessa forma, a análise conjunta dessas 
características pode fornecer melhor indicação da 
potencialidade da variabilidade genética existente 
nos bancos de germoplasma (MOURA et al., 2010). 
Por outro lado, são poucos os trabalhos que têm 
utilizado tal estratégia, seja pela falta de 
conhecimento de técnicas estatísticas que 
permitem a utilização dessa abordagem ou pela 
tendência dos pesquisadores em dar maior 
importância àquelas variáveis diretamente 
relacionadas com caracteres trabalhados em 
programas de melhoramento (GONÇALVES et al., 
2008). Além disso, as características qualitativas, 
principalmente as relacionadas com vagens e 
grãos, apresentam maior importância em 
programas de melhoramento de soja tipo alimento 
em relação à soja tipo grão por estarem 
relacionadas à aceitabilidade do consumidor e 
indústria de processamento (SEDIYAMA, 2009). 
Gower (1971) propôs uma técnica que permite 
a análise de dados quantitativos e qualitativos de 
forma simultânea. Tal método permite que os 
valores da matriz de distância fiquem 
compreendidos entre 0 e 1, sendo necessária a 
padronização das variáveis quantitativas e 
qualitativas. Trabalhos utilizando tal abordagem já 
foram relatados para tomate (Solanum 
lycopersicum) (ROCHA et al., 2010), quiabo 
(Abelmoschus esculentus) (KYRIAKOPOULOU et al., 
2014), abóbora (Cucurbita moschata) (OLIVEIRA et 
al., 2016) e soja tipo grão (Glycine max L.) (SILVA et 
al., 2016). Nesse sentido, o presente trabalho 
objetivou caracterizar e estimar a divergência 
genética entre acessos de soja alimento com base 
em descritores qualitativos e quantitativos, bem 
como identificar combinações promissoras entre os 
acessos avaliados. 
 
MATERIAIS E MÉTODOS 
O experimento foi conduzido na área 
experimental da Universidade Estadual de Londrina 
(UEL), Londrina, Paraná, Brasil (23°19’42”S, 
51°12’11”W) durante o ano agrícola de 2015/2016. 
Foram avaliados 64 genótipos pertencentes ao 
Banco de Germoplasma de Soja da UEL, sendo 60 
acessos de soja tipo alimento, dois cultivares 
comerciais tipo alimento (BRS 257 e BRS 258) e dois 
cultivares tipo grão (NK 7059 e BMX Potência). 
Utilizou-se o delineamento experimental de blocos 
ao acaso com três repetições. As parcelas foram 
constituídas de quatro linhas de 4 m de 
comprimento com espaçamento de 0,5 m entre si, 
sendo consideradas como área útil as duas linhas 
centrais, desprezando-se 0,5 m de cada 
extremidade. 
Foram avaliadas as seguintes 
características: i) cor do tegumento; ii) cor do hilo; 
iii) hábito de crescimento; iv) altura de planta (ALT, 
cm); v) altura de inserção da primeira vagem (APV, 
cm); vi) produção de grãos por parcela (PRO, g 
parcela-1); vii) peso de 100 sementes (PCS, g); viii) 
número de dias para maturidade (NDM); ix) índice 
de acamamento (ACA), caráter avaliado no estádio 
da planta por meio de uma escala de notas visuais, 
variando de 1 (todas as plantas eretas) a 5 (todas as 
plantas acamadas); e x) valor agronômico (VAG), 
avaliado no estádio R8 de desenvolvimento da 
planta, por meio de uma escala de notas visuais, 
variando de 1 (plantas com características 
agronômicas ruins) a 5 (plantas com ótimas 
características agronômicas). Os estádios 
fenológicos mencionados seguiram à escala 
proposta por Fehr e Caviness (1977).  
 As características quantitativas foram 
submetidas à análise de variância univariada 
(ANOVA). Quando constatado efeito significativo 
de tratamento, as médias foram agrupadas pelo 
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teste de Scott e Knott (1974) ao nível de 5% de 
probabilidade. A importância relativa das 
características estudadas foi realizada pelo método 
proposto por Singh (1981). A determinação da 
distância genética entre as características 
qualitativas e quantitativas foi realizada por meio 
do algoritmo de Gower (1971), expresso da 
seguinte maneira: 
 
    ∑         
 
   
∑    
 
   
⁄  
 
em que: K é o número de variáveis (k = 1, 2,…; p = 
número total de características avaliadas); i e j, dois 
indivíduos quaisquer; Wijk é um peso dada a 
comparação ijk, atribuindo valor 1 para 
comparações válidas e valor 0 para comparações 
inválidas (quando o valor da variável está ausente 
em um ou ambos indivíduos); Sijk é a contribuição 
da variável k na similaridade entre os indivíduos i e 
j, possuindo valores entre 0 e 1. Para uma variável 
nominal, se o valor da variável k é a mesma para 
ambos os indivíduos, i e j, então Sijk = 1, caso 
contrário, é igual a 0; para uma variável contínua 
Sijk = 1 - | xik – xjk | / Rk em que xik e xjk são os 
valores da variável k para os indivíduos i e j, 
respectivamente, e Rk é a amplitude de variação da 
variável k na amostra. A divisão por Rk tem como 
função a eliminação das diferenças entre as escalas 
das variáveis, produzindo um valor dentro do 
intervalo [0, 1] e pesos iguais.  
Os agrupamentos hierárquicos dos acessos 
foram obtidos pelos métodos UPGMA, Ward e 
Vizinho Mais Próximo. O método 
de Mojena (1977), que é baseado no tamanho 
relativo dos níveis de fusão do dendrograma, foi 
utilizado para indicação do ponto de corte no 
dendrograma, considerando k=1,25 como regra de 
parada na definição do número de grupos, 
conforme sugerido por Milligan e Cooper (1985). A 
validação dos agrupamentos foi determinada pelo 
coeficiente de correlação cofenética (SOKAL; 
ROHLF, 1962) e sua significância calculada pelos 
testes t e de Mantel (1967). 
As análises de variância (ANOVA), o teste de 
agrupamento de médias e o cálculo da importância 
relativa das características foram realizados com o 
auxílio do programa Genes (CRUZ, 2016). O 
programa R (https://www.r-project.org) foi 
utilizado para as análises de distância genética, 
agrupamentos hierárquicos, ponto de corte no 
dendrograma e correlação cofenética.  
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Foi observado polimorfismo para todas as 
características qualitativas avaliadas (Tabela 1). A 
característica cor de hilo foi a que apresentou 
maior variação, sendo as cores marrom claro 
(34,4% dos acessos), amarela (32,8%) e marrom 
(29,7%) as mais predominantes. Todavia, a 
coloração preto imperfeito (3,1%) também foi 
observada. Em geral, hilos de coloração clara 
(amarela e marrom claro) são preferidos pela 
indústria de processamento, uma vez que não 
geram alterações de coloração em seus 
subprodutos (SEDIYAMA, 2009). Para hábito de 
crescimento, houve predominância dos acessos do 
tipo determinado (70,3%) em relação aos 
indeterminados (28,1%), sendo que apenas um 
acesso (AL23) apresentou tipo de crescimento 
semi-determinado. Para a característica cor do 
tegumento, a maioria dos acessos (96,8%) 
apresentou cor amarela, enquanto nos demais 
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Tabela 1. Origem, características qualitativas e médias aritméticas de 64 genótipos de soja para sete variáveis 
quantitativas agrupadas pelo teste de Scott e Knott em nível de 5% de probabilidade. 
Acesso Origem CT CH HC ALT APV PRO PCS NDM ACA VAG 
AL01 FP × BRS 216 A MC D 110,17 c 16,58 a 423,6 c 12,80 i 133 c 4,00 a 2,13 d 
AL02 ARA × BRS 155 A M I 89,50 d 7,00 b 825,7 a 17,39 e 125 g 1,78 d 3,03 b 
AL03 
BRS 216 × 
Wilami 
A MC 
D 94,25 d 13,75 a 299,4 c 11,11 j 121 i 4,30 a 2,18 d 
AL04 
BRS 216 × 
Wilami 
A MC 
D 88,50 d 14,25 a 346,5 c 11,55 j 123 h 3,63 b 2,35 d 
AL05 GA115 × LND31 A M D 98,92 c 12,75 a 575,3 b 17,15 e 121 i 2,75 c 2,65 c 
AL06 54 × 72 F9:2 A A D 76,42 f 11,00 b 797,9 a 23,56 b 123 h 2,25 d 2,85 b 
AL07 54 × 72 F9:2 A A D 76,75 f 8,67 b 811,2 a 23,98 b 123 h 1,78 d 3,03 b 
AL08 Wilami × FP A M D 95,08 d 8,67 b 643,9 a 26,83 a 129 e 2,50 c 2,55 c 
AL09 Wilami × FP A M D 76,92 f 9,25 b 326,9 c 22,30 c 129 e 2,65 c 2,20 d 
AL10 
Toffu I × BRS 
216 
A A 
I 74,25 f 7,25 b 579,8 b 17,89 e 121 i 1,88 d 2,83 b 
AL11 
AP × BRM 
42660 
A A D 
88,92 d 8,92 b 539,1 b 18,56 e 121 i 2,75 c 2,68 c 
AL12 Wilami × AP M M D 89,42 d 11,25 b 647,3 a 19,87 d 121 i 2,33 c 2,98 b 
AL13 Wilami × AP M MC D 94,92 d 15,25 a 732,7 a 11,90 j 133 c 2,35 c 3,35 a 
AL14 21 × 9 RC2F10 A PI D 180,67 a 7,00 b 580,6 b 11,08 j 125 g 3,58 b 2,10 d 
AL15 21 × 9 RC2F10 A PI D 83,17 e 9,67 b 553,3 b 11,53 j 125 g 2,45 c 2,45 c 
AL16 21 × 9 RC2F10 A M I 169,83 a 5,08 b 389,5 c 8,25 l 130 d 4,18 a 1,95 d 
AL17 72 × 55 A MC D 94,75 d 11,75 a 558,3 b 13,04 i 125 g 2,75 c 2,55 c 
AL18 BR 92 × FP A M D 115,00 b 14,84 a 563,2 b 13,17 i 136 b 1,83 d 3,08 b 
AL19 ARA × BRS 155 A M D 96,50 d 14,33 a 631,2 a 15,29 g 123 h 2,73 c 2,65 c 
AL20 ARA × BRS 155 A M I 105,09 c 12,92 a 582,0 b 13,76 i 123 h 2,85 c 2,55 c 
AL21 ARA × BRS 155 A A D 92,09 d 14,08 a 834,4 a 15,58 g 121 i 2,50 c 3,13 b 
AL22 Wilami × FP A A D 90,92 d 18,67 a 372,0 c 21,10 c 123 h 3,88 a 2,18 d 
AL23 Toffu I × ARA A A SD 120,00 b 13,00 a 627,7 a 16,56 f 129 e 2,98 c 2,55 c 
AL24 
BRS 155 × BRS 
213 
A A 
I 94,25 d 11,59 a 685,9 a 17,81 e 121 i 2,13 d 2,85 b 
AL25 
BRS 155 × BRS 
213 
A A D 
94,83 d 15,09 a 526,8 b 13,91 i 121 i 2,08 d 3,33 a 
AL26 
BRS 155 × BRS 
216 
A A D 
90,42 d 11,84 a 690,2 a 15,68 g 121 i 2,05 d 3,00 b 
AL27 
BRS 155 × BRS 
216 
A A 
I 91,50 d 18,50 a 416,0 c 13,10 i 128 f 3,13 b 2,33 d 
AL28 
BRS 155 × BRS 
216 
A MC D 
77,34 f 11,42 b 604,4 b 15,14 h 125 g 2,45 c 2,73 c 
AL29 BRS 213 × FP A MC D 91,33 d 14,00 a 711,3 a 10,82 j 128 f 2,33 c 2,60 c 
AL30 BRS 213 × FP A A D 85,42 d 18,08 a 564,4 b 11,70 j 125 g 2,00 d 2,80 b 
AL31 BRS 213 × ARA A A D 73,17 f 14,58 a 679,3 a 15,65 g 125 g 1,83 d 2,90 b 
AL32 
BRS 213 × BRS 
155 
A A D 
86,67 d 12,58 a 525,0 b 13,68 i 125 g 2,70 c 2,80 b 
AL33 





84,42 e 13,67 a 563,4 b 14,97 h 123 h 2,18 d 2,75 c 
AL34 BRS 216 × FP A M D 85,34 d 9,58 b 661,4 a 16,48 f 138 a 2,08 d 2,63 c 
AL35 BRS 216 × FP A MC D 85,84 d 15,00 a 361,9 c 16,81 f 125 g 3,38 b 2,33 d 
AL36 BRS 216 × FP A A D 88,92 d 13,75 a 361,7 c 17,11 e 128 f 4,00 a 2,18 d 
AL37 
BRS 216 × 
Wilami 
A A D 
83,84 e 10,50 b 661,4 a 14,01 i 121 i 2,03 d 2,95 b 
AL38 BRM 92 × AP A A D 86,17 d 11,67 a 523,2 b 15,68 g 130 d 2,83 c 2,73 c 
51 
Colloquium Agrariae, v. 14, n.4, Out-Dez. 2018, p. 47-57. DOI: 10.5747/ca.2018.v14.n4.a248 
AL39 BRM 92 × AP A A D 83,33 e 7,92 b 624,7 a 15,32 g 125 g 2,20 d 2,85 b 
AL40 BRM 92 × AP A MC D 92,58 d 12,00 a 550,7 b 14,98 h 129 e 3,38 b 2,50 c 
AL41 BRM 92 × AP A A D 85,50 d 8,67 b 665,4 a 14,66 h 121 i 2,48 c 2,63 c 
AL42 BRM 92 × AP A MC D 99,34 c 10,83 b 485,1 b 11,69 j 129 e 4,00 a 2,38 d 
AL43 BRM 92 × AP A M I 92,92 d 9,67 b 699,6 a 16,84 f 123 h 2,20 d 2,75 c 
AL44 





82,17 e 9,84 b 749,0 a 18,14 e 125 g 1,98 d 3,00 b 
AL45 BR 36 × MN01 A A I 102,08 c 10,67 b 560,3 b 17,63 e 121 i 2,28 d 2,60 c 
AL46 
BRS 213 × BR 
36 
A MC I 
71,83 f 8,58 b 722,9 a 19,74 d 125 g 1,38 d 2,63 c 
AL47 
BRS 216 × BRS 
213 
A MC D 
91,67 d 11,33 b 526,9 b 12,89 i 121 i 2,80 c 2,45 c 
AL48 
BRS 216 × BRS 
258 
A MC D 
86,42 d 8,75 b 619,4 a 10,88 j 128 f 2,70 c 2,48 c 
AL49 
BRS 216 × BRS 
258 
A MC I 
86,25 d 13,83 a 573,3 b 10,07 k 125 g 2,03 d 2,75 c 
AL50 
BRS 216 × BRS 
258 
A MC I 
82,25 e 12,50 a 462,2 b 9,44 k 128 f 1,58 d 2,63 c 
AL51 
BRS 257 × BRS 
258 
A MC I 
83,42 e 11,00 b 473,6 b 9,68 k 123 h 2,93 c 2,58 c 
AL52 
BRS 257 × BRS 
258 
A M D 
72,75 f 10,75 b 495,2 b 11,75 j 125 g 2,38 c 2,65 c 
AL53 
BRS 257 × BRS 
258 
A M D 
83,33 e 7,75 b 720,8 a 16,37 f 121 i 1,95 d 2,90 b 
AL54 
BRS 257 × BRS 
258 
A M 
I 82,42 e 8,00 b 797,5 a 17,31 e 123 h 2,30 c 2,98 b 
AL55 
BRS 257 × BRS 
258 
A 
A D 81,00 e 9,50 b 580,2 b 17,57 e 123 h 1,83 d 2,90 b 
AL56 
BRS 257 × 
MN01 
A M 
I 93,58 d 13,50 a 725,8 a 17,86 e 121 i 2,03 d 2,63 c 
AL57 
BR 36 × BRS 
258 
A M D 
92,00 d 8,25 b 731,7 a 16,34 f 123 h 2,38 c 3,28 a 
AL58 
BR 36 × BRS 
258 
A M D 
85,25 d 7,42 b 821,7 a 18,21 e 123 h 1,98 d 3,18 a 
AL59 Late Giant TA A M D 76,50 f 7,67 b 423,1 c 18,23 e 125 g 2,70 c 2,28 d 
AL60 ARA × BRS 155 A MC I 84,42 e 11,84 a 524,7 b 9,81 k 128 f 2,08 d 2,63 c 




A MC I 
120,58 b 12,84 a 806,7 a 17,53 e 121 i 2,43 c 3,48 a 
BRS 257  A MC D 83,83 e 7,08 b 796,1 a 16,84 f 120 j 1,75 d 3,48 a 
BRS 258  A MC D 70,42 f 9,33 b 725,2 a 17,95 e 121 i 2,10 d 3,10 b 
1
Médias seguidas pelas mesmas letras e na mesma coluna pertencem ao mesmo grupo pelo teste de Scott e Knott ao nível 
de 5% de probabilidade. CT: cor do tegumento; CH: cor do hilo; HC: hábito de crescimento; A: amarelo; M: marrom; MC: 
marrom claro; PI: preto imperfeito; D: determinado; I: indeterminado; SD: semi-determinado; ALT: altura de planta; APV: 
altura da primeira vagem; PRO: produção por parcela; PCS: peso de cem sementes; NDM: número de dias para maturação; 
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As análises de variância revelaram 
diferenças significativas para todas as 
características quantitativas estudadas (p<0,01), 
inferindo na existência de ampla variabilidade 
genética no conjunto de acessos (Tabela 2). Os 
coeficientes de variação ambiental (CVe) oscilaram 
entre 5,5 (PCS) e 27,7% (APV), sendo estes 
considerados baixos e semelhantes aos relatados 
por Silva et al. (2016) e Silveira et al. (2016), 
indicando alta qualidade experimental e, 




Tabela 2. Resumo da análise de variância de sete características agronômicas avaliadas em 64 genótipos de 
soja. 
Característica1 QMT p-valor Média CVe (%) 
ALT 1413,39 < 0,01 92,05 8,98 
APV 36,86 < 0,01 11,43 27,71 
PRO 81092,94 < 0,01 602,35 22,93 
PCS 55,01 < 0,01 15,45 5,50 
NDM 61,96 < 0,01 124,74 5,78 
ACA 1,84 < 0,01 2,52 22,15 
VAG 0,46 < 0,01 2,71 10,94 
1
ALT: altura de planta; APV: altura da primeira vagem; PRO: produção de grãos por parcela; PCS: peso de cem sementes; 
NDM: número de dias para maturação; ACA: acamamento; VAG: valor agronômico. 
QMT: quadrado médio do tratamento; CV: coeficiente de variação ambiental 
 
Para a característica ALT, o teste de Scott e 
Knott agrupou os acessos em seis diferentes grupos 
(Tabela 1). Grande parte dos genótipos (96,7%) 
apresentaram ALT entre os valores das 
testemunhas comerciais estudadas (70,42 a 124,00 
cm), sendo que apenas os acessos AL14 (180,67 
cm) e AL16 (169,83 cm) apresentaram valores 
superiores. Segundo Sediyama (2009), plantas com 
altura entre 60 e 120 cm são as mais adequadas à 
colheita mecanizada. Todavia, plantas muito alta 
apresentam naturalmente tendência ao 
acamamento, o que pôde ser observado, uma vez 
que os acessos AL14 e AL16 apresentaram notas 
elevadas para essa característica. Por outro lado, a 
ALT não é considerada uma característica 
problemática quando a soja é colhida de forma 
manual como, por exemplo, quando as vagens são 
colhidas para edamame. 
Em relação à APV, os acessos foram 
agrupados em apenas dois grupos pelo teste de 
Scott e Knott. Usualmente, busca-se obter 
cultivares com maior altura de inserção de primeira 
vagem (10 a 15 cm), uma vez que são mais 
adequadas à colheita mecanizada (BEZERRA et al., 
2017). Nesse sentido, as médias dos acessos foram 
alocadas nos mesmos grupos das testemunhas 
comerciais, que apresentaram médias entre 7,08 e 
14,83 cm. A característica ACA assume importante 
papel na seleção de genótipos, visto que junto com 
as características ALT e APV podem provocar 
perdas significativas na colheita mecanizada. O 
teste de Scott e Knott alocou os acessos em quatro 
grupos, sendo que 29 acessos (46,7%) se 
comportaram de forma tolerante e apenas seis 
(9,4%) apresentaram forte tendência ao ACA.  
Os acessos formaram doze grupos distintos 
para a característica PCS e os valores oscilaram 
entre 8,25 (AL16) e 26,83 g (AL08). O PCS é uma 
característica de grande importância na escolha do 
cultivar, uma vez que a aquisição de sementes de 
menor peso resultará em um menor custo de 
produção, além de apresentar maior velocidade 
nos processos de germinação e emergência 
(SOUZA, 2006). Por outro lado, grãos maiores são 
preferidos para os cultivares tipo alimento, 
principalmente para a fabricação de extrato 
hidrossolúvel de soja (leite de soja) e tofu, 
enquanto cultivares com grãos menores são 
recomendadas para a produção de natto (alimento 
fermentado) (SEDIYAMA, 2009).   
Para PRO, as médias foram agrupadas em 
três grupos. Nenhum acesso superou 
estatisticamente as testemunhas comerciais, 
porém, 26 genótipos avaliados (43,3%) 
apresentaram médias estatisticamente iguais às 
testemunhas. Para NDM, verificou-se que os 
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acessos foram agrupados em dez grupos. Os 
genótipos apresentaram média entre 120 (NK 7059 
e BRS 257) e 138 dias (AL34). Dentre os acessos 
avaliados, 25% destes foram alocados no mesmo 
grupo das cultivares comercias BMX Potência e BRS 
258, que apresentaram médias de 121 dias. 
Genótipos com menor NDM são desejados em 
programas de melhoramento de soja, uma vez que 
cultivares precoces podem ser indicadas para áreas 
de renovação de canaviais (BIZARI, 2014), além de 
serem recomendadas em regiões onde a segunda 
safra é tradicional. 
Pela análise de importância de caracteres 
de Singh (1981) é possível classificar as variáveis 
estudadas de acordo com suas respectivas 
contribuições para a divergência genética total e, 
assim, identificar as características que mais e 
menos contribuem para discriminação dos 
genótipos. Pode-se observar que a característica 
PRO (16,7%) foi a mais eficiente na discriminação 
dos acessos avaliados, enquanto que a 
característica ALT (8,9%) apresentou menor 
contribuição (Tabela 3). Este resultado é de 
fundamental importância em estudos de 
divergência genética, pois no processo de escolha 
dos genitores, além da dissimilaridade entre os 
genótipos, também deve-se considerar o alto 
rendimento de grãos para a obtenção de progênies 
superiores. Resultados divergentes foram relatados 
por Almeida et al. (2011) e Glasenapp et al. (2014), 
em que a PRO apresentou pouca influência na 
discriminação de genótipos de soja tipo grão em 
estudos de diversidade.   
 
 
Tabela 3. Contribuição relativa de sete características para dissimilaridade genética de 64 genótipos de soja 
por meio método proposto por Singh (1981). 
Característica Valor (%) 
Produção de grãos por parcela 16,71 
Acamamento 16,59 
Altura da primeira vagem 15,39 
Valor agronômico 15,34 
Número de dias para maturação 14,74 
Peso de cem sementes 12,27 
Altura de planta 8,96 
 
O agrupamento hierárquico UPGMA 
obteve maior valor de correlação cofenética (0,81) 
quando comparado com os métodos de 
agrupamento de Ward (0,64) e Vizinho Mais 
Próximo (0,71). De acordo com Sokal e Rohlf 
(1962), valores de correlação cofenética superiores 
a 0,8 são desejados, pois infere em um bom ajuste 
entre as matrizes de distância e de agrupamento. 
Além disso, a correlação cofenética entre essas 
matrizes, utilizando o método UPGMA, foi 
altamente significativa pelos testes t e Mantel, 
recomendando-se, assim, o agrupamento UPGMA 
para a discussão dos resultados. 
A realização de um corte na distância 0,2 
do dendrograma, conforme resultado obtido pelo 
método de Mojena (1977), possibilitou a formação 
de seis grupos distintos (Figura 1). O grupo I foi 
formado pelos genótipos AL14 e AL16. Estes dois 
acessos são originados do mesmo cruzamento (21 
× 9 RC2F10) e são caracterizados por apresentarem 
média elevada de AP e baixa de APV. O grupo II é 
constituído pelos acessos AL12 e AL13, ambos 
provenientes do mesmo cruzamento (Wilami × AP). 
Dentre todos os acessos avaliados, estes dois 
genótipos foram os únicos a apresentarem 
coloração de tegumento marrom, além de 
possuírem valores elevados de PRO. O grupo III é 
composto apenas pelo acesso AL23, provavelmente 
por ser o único genótipo originado do cruzamento 
entre Toffu I e ARA. Esse grupo é caracterizado por 
apresentar médias elevadas de AP, APV e PRO, 
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Figura 1. Dendrograma da dissimilaridade genética entre 64 acessos de soja obtido pelo método UPGMA com 
base no algoritmo de Gower. O ponto de corte na distância 0,20 foi obtido por meio do método de Mojena 
(1977) gerando, assim, a formação de seis diferentes grupos. 
 
 
No grupo IV, formado por nove acessos, os 
mesmos são caracterizados por apresentarem 
hábito de crescimento determinado e com médias 
elevadas das características APV e ACA, além de 
apresentarem médias baixas para PRO e VAG. Por 
apresentar tais características, o grupo IV pode ser 
considerado o de menor potencial para 
cruzamentos futuros. Os grupos V e VI foram 
constituídos por 16 e 34 acessos, respectivamente. 
As cultivares NK 7059 e BMX Potência foram 
alocados no grupo V, enquanto que as cultivares 
BRS 257 e BRS 258 foram agrupadas no grupo VI. 
De modo geral, os dois grupos comportarem-se de 
forma semelhante para as características 
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quantitativas. Todavia, a característica hábito de 
crescimento foi determinante na discriminação dos 
dois grupos, uma vez que os acessos do grupo V 
são caracterizados por apresentarem hábito de 
crescimento indeterminado, enquanto os acessos 
do grupo VI do tipo determinado.  
A formação de grupos é de fundamental 
importância para a escolha dos genitores, pois as 
novas combinações híbridas devem ser baseadas 
na magnitude de suas dissimilaridades e no 
potencial per se dos genitores. Neste sentido, as 
combinações AL06 × AL22 e AL07 × AL22 são 
promissoras para desenvolvimento de genótipos 
superiores destinados ao consumo in natura 
(saladas) e na produção de leite de soja e tofu, uma 
vez que apresentam CT e CH claro, PCS elevados e 
características agronômicas favoráveis. A 
combinação AL13 × AL60, por aliar baixo PCS e 
elevada PRO, mostra-se promissora para produção 
de natto. Em relação ao desenvolvimento de 
genótipos destinados à produção de kuromame, a 
utilização dos acessos AL12 e AL13 como genitores 
mostra-se vantajosa pela presença de CT e CH 
marrons, uma vez que essa cor é favorável para tal 
destino, possibilitando, assim, ampliar o número de 
recombinantes desejáveis.  
  
CONCLUSÕES 
As características quantitativas e 
qualificadas avaliadas indicaram ampla 
variabilidade genética entre os acessos avaliados. A 
característica produtividade foi a mais eficiente na 
discriminação dos acessos avaliados, enquanto que 
a característica altura de planta apresentou menor 
contribuição. O método de Gower foi eficiente na 
discriminação dos grupos, demonstrando que a 
análise simultânea de dados qualitativos e 
quantitativos é viável e pode permitir maior 
eficiência no conhecimento da divergência entre 
acessos de bancos de germoplasma. As hibridações 
AL06 × AL22 e AL07 × AL22 são promissoras para 
obtenção de genótipos superiores destinados ao 
consumo in natura e produção de leite de soja e 
tofu. A combinação AL13 × AL60 é considerada 
favorável para obtenção de genótipos destinados à 
produção de natto. A utilização dos acessos AL12 e 
AL13 como genitores é vantajosa para obtenção de 
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